































































































































































































































































































































































































































AA      arachidonic acid 
ADF      acid detergent fiber 
ADG      average daily gain 
aa‐aRNA    aminoallyl‐aRNA 
aRNA      antisense RNA 
BGA      bovine genome assembly 
BW      body weight 
Ca      calcium 
CLA      conjugated linoleic acid 
DDGS      distiller’s dried grains plus solubles 
ddH2O      double distilled water 
DHA      docosahexaenic acid 
DM      dry matter 
DNA      deoxyribonucleic acid 
DP      dressing percentage 
EPA      eicosapentaenoic acid 





GO      gene ontology 
GPAP 3.2    GenePix Auto Processor 
GPR      GenePix Pro Results   
IPA      Ingenuity Pathways Analysis 
KEGG      Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
KPH      kidney, pelvic, and heart fat 
LDL      low‐density lipoprotein 
LM      longissimus muscle 
LW      late weaned 
mRNA      messenger RNA 
MUFA      monounsaturated fatty acids 
n‐3      omega‐3 fatty acids 
n‐6      omega‐6 fatty acids 
NCBI      National Center for Biotechnology Information 
NDF      neutral detergent fiber 
NW      normal weaned 
P      phosphorus 
PCR      polymerase chain reaction 
PUFA      polyunsaturated fatty acids 
REA      ribeye area 
xvi 
 
RNA      ribonucleic acid 
RT      room temperature 
SDS      sodium dodecyl sulfate 
SFA                  saturated fatty acids 
ST      semitendinosus muscle 
TVA      transvaccenic acid 
UFA      unsaturated fatty acids 
VFA      volatile fatty acids 
VLDL      very‐low‐density lipoprotein 










































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































18:2n‐6        18:3n‐3 












20:4n‐6 (AA)        20:5n‐3 (EPA) 
               
(elongation, +2 carbons)           
               
22:4n‐6        22:5n‐3 
              (elongation, +2 carbons) 
              24:5n‐3 
(Δ4‐desaturation)          (Δ6‐desaturation) 
            24:6n‐3 
              (beta‐oxidation, ‐2carbons) 














Rumen        Tissue 
 
 




    18:2c9,t11 (CLA)      18:2c9,t11 
 





                  (Δ9‐desaturation) 













Fat Source  Cereal Grains  Oil Seeds  Forages  Fat Supplement 


























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































   Angus     Charolais     P‐value3 
Item  NW  LW     NW  LW  SEM1  B  W  B × W 
n  11  8  6  8 
d 0 wt., kg  259  284  281  312  19  0.32  0.01 0.81 
d 28 wt., kg  315  342  322  366  19  0.52  0.01 0.48 
d 56 wt., kg  368  388  373  408  20  0.61  0.04 0.57 
d 84 wt., kg  429  459  425  468  23  0.93  0.03 0.69 
d 112 wt., kg  479  498  475  523  25  0.72  0.06 0.38 
d 138 wt., kg  532  549  512  570  23  0.98  0.05 0.29 
Total Gain, kg  272  266  231  255  14  0.04  0.46 0.23 







































   Angus    Charolais     P‐value3 
Item4  NW  LW    NW  LW  SEM2  B  W  B × W 
n  11  8  6  8 
HCW, kg  323  344  317  356  16  0.86  0.03  0.48 
Dressing  %  60.7  62.5  61.8  62.6  0.8  0.55  0.03  0.35 
Marbling5  450  513  400  415  24  0.002  0.09  0.28 
12th‐ribfat, cm  1.04  1.16  0.54 0.90 0.15 0.01  0.09  0.40 
REA, sq. cm  78.3  78.4  82.4  89.6  3.2  0.01  0.21  0.23 
KPH, %  2.71  2.45  2.33 2.27 0.39 0.55  0.62  0.77 



























   Angus     Charolais       
NW  LW  NW  LW  P‐value5 
Item3  LM  ST     LM  ST     LM  ST     LM  ST  SEM4  B × W × T 
SFA, %  41.69a,c,d  29.93b,e  41.56a,c,d  30.81b,e  42.30a,b  38.06d,e  45.17c  36.99d,e  3.03  0.02 
UFA, %  58.31a,d  70.07b  58.44a,d  69.19b  57.70c  61.94a,b  54.83a  63.01b,d  3.03  0.02 
MUFA, %  45.58a,c,e  53.32b,d  46.15a,c,e  56.38b,d  32.99a  48.25b,e  43.67c,d  47.95b,e  4.39  0.0002 
PUFA, %  11.41a,d  15.42b  11.58a,d  12.11a,b  24.71c  13.69a,b  11.10a  14.99b,d  1.49  <.0001 
n‐3, %  0.57a  0.95b,d  0.65a,c,e  0.82b,c  1.18d  0.92b,e  0.58a,c  1.19d  0.09  <.0001 
n‐6, %  10.27a  13.36b  10.34a,b  10.13a  23.06c  11.88a,b  9.80a,b  12.74a,b  1.39  <.0001 
n‐3:n‐6  0.06  0.08  0.06  0.14  0.05  0.07  0.06  0.09  0.01  0.10 





















NW  LW  NW  LW  P‐value5 
Item, %  LM  ST  LM  ST  LM  ST  LM  ST  SEM4  B × W × T 
10:0  0.02a,d  0.01b  0.02a,c,e  0.02a,b,d  0.01b,c  0.01a,b,c  0.02c,d  0.01b,e  0.004 0.02 
12:0  0.20  0.05  0.12  0.07  0.24  0.07  0.13  0.07  0.03  0.99 
13:0  0.02  ND  ND  ND  0.01  0.01  0.01  ND  ‐  ‐ 
14:0  2.78a,b  2.25b,c  2.88a  3.07a  1.83c  2.21b,c  3.00a  2.18c  0.25  0.003 
14:1  0.70  1.06  0.86  1.31  0.27  0.85  0.71  0.92  0.26  0.08 
15:0  0.52a,c  0.63a,c  0.57a,c  0.84b,d  0.41a  0.57c,d,e  0.51a,c  0.49a,e  0.09  0.01 
16:0  21.37  16.10  20.66  15.71  23.81  24.75  25.70  24.35  4.32  0.28 
16:1  3.00  4.94  3.36  5.13  2.05  4.97  2.95  4.82  0.79  0.09 
17:0  1.42a  1.49a  1.43a  2.22b  1.10a  1.35a  1.29a  1.17  0.26  0.02 
17:1  0.96a,d,f  1.60b,e  0.91a,d,f  2.43c  0.72a,b  1.69c,d,e  0.74a  1.31e,f  0.22  0.005 
18:0  13.70  8.29  13.92  7.39  13.31  9.07  14.00  8.71  0.67  0.96 
18:1c  39.07a,c  44.60b  38.84a,c  45.67a  28.58c  39.26a,b  37.19a,b  39.51a,b  2.67  0.001 
18:1t  1.59a,c  1.00b  1.91a,c  1.67a,c  1.06a,b  1.43a,b  1.92c  1.38a,b  0.29  0.004 
18:2tt  0.22  0.58  0.28  0.50  0.04  0.34  0.23  0.42  0.15  0.78 
18:2n‐6  7.88a,b  9.27a  8.19a,b  7.15b  17.25c  8.53a,b  7.62a,b  8.84a,b  1.01  <.0001 
18:2c9,t11  0.26a,c  0.31a,c  0.31a,c  0.57b  0.19a  0.31a,c  0.32a,c  0.38c  0.07  0.04 
18:2t10,c12  0.02  0.06  0.02  0.05  0.01  0.04  0.02  0.06  0.01  0.24 
18:3n‐3  0.30a,d  0.41b,c,e  0.28a,d  0.37b,e  0.51c  0.41d,e  0.30a,b  0.44c,e  0.04  <.0001 
20:0  0.02  ND  0.01  ND  0.03  0.01  0.04  ND  ‐  ‐ 
20:1  0.05  ND  0.02  ND  0.02  0.01  0.07  ND  ‐  ‐ 
20:2  0.11a,c  0.19b,d  0.09a,c  0.16b,d  0.23b  0.19b  0.12c,d  0.19b  0.02  0.01 
20:3n‐6  0.53a,d  0.80b  0.43a  0.56a,d  1.23c  0.64a,b  0.50a  0.73b,d  0.10  <.0001 
20:3n‐3  ND  0.01  ND  0.01  ND  0.01  ND  0.01  ‐  ‐ 




20:5n‐3  0.22a  0.52b,d  0.31a,c  0.43c,d  0.50d  0.51d  0.20a  0.70e  0.07  0.0001 
22:1  0.09a  0.01b  0.11a  0.01b  0.26c  0.01b  0.08a  0.01b  0.01  <.0001 
22:2n‐6  ND  ND  0.01  ND  0.11  ND  ND  ND  ‐  ‐ 
22:6n‐3  0.07  0.03  0.06  ND  0.17  ND  0.08  0.04  ‐  ‐ 
23:0  ND  ND  0.04  0.01  0.19  ND  ND  0.01  ‐  ‐ 























Item1  NW  LW  SEM3  LM  ST  SEM5  W  T 
n‐3:n‐6  0.07  0.09  0.006  0.06  0.09  0.006  0.008  <.0001 




































































Angus × NW × LM Angus × NW × ST Angus × LW × LM Angus × LW × ST


































































































































































































Angus × NW × LM Angus × NW × ST Angus × LW × LM Angus × LW × ST
















































Angus × NW × LM Angus × NW × ST Angus × LW × LM Angus × LW × ST

























































































Angus × NW × LM Angus × NW × ST Angus × LW × LM Angus × LW × ST





































































































Angus × NW × LM Angus × NW × ST Angus × LW × LM Angus × LW × ST















































Angus × NW × LM Angus × NW × ST Angus × LW × LM Angus × LW × ST



































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Item, no. of genes  LM  ST    Angus  Charolais 
Differentially expressed  55  30    35  136 
Up‐regulated  39  26    32  128 
Down‐regulated  16  4    3  8 
Annotated  41  21    22  96 















LUC7L  LUC7‐like (S. cerevisiae) [ Bos taurus ]  535131  1.78  3.44 
Cellular Process 
CA2  carbonic anhydrase II [ Bos taurus ]  280740  1.15  2.22  00910  Nitrogen metabolism 








































ING1  inhibitor of growth family, member 1 [ Bos taurus ]  513047  ‐1.05  ‐2.07 








PRMT5  protein arginine methyltransferase 5 [ Bos taurus ]  515594  ‐1.03  ‐2.05 





































UBQLN2  ubiquilin 2 [ Bos taurus ]  539529  1.12  2.18 





























methyltransferase like 7A [ Bos taurus ]  613844  1.65  3.14 
   
Response to Stimulus 

































ARL13A  13A ADP‐ribosylation factor‐like 13A [ Bos taurus ]  512780  ‐1.00  ‐2.00 








TOPORS  topoisomerase I binding, arginine/serine‐rich [ Bos taurus ]  523321  1.34  2.53 















































































































4   ↑METTL7A, MME  3  1 
Cancer, Cell Death, 
Neurological Disease 



































281975  ‐1.21  ‐2.31  00230  Purine metabolism 






ADRM1  adhesion regulating molecule 1 [ Bos taurus ]  519729  1.27  ‐2.40 
Metabolic Process 





BLZF1  basic leucine zipper nuclear factor 1 [ Bos taurus ]  504820  1.11  ‐2.16 

















JTB  jumping translocation breakpoint [ Bos taurus ]  513970  1.76  ‐3.38 









PVALB  parvalbumin [ Bos taurus ]  538603  1.04  ‐2.06 
ERLIN1  ER lipid raft associated 1 [Bos taurus]  617074  1.17  ‐2.25 
DUSP16  dual specificity phosphatase 16 [ Bos taurus ]  618644  1.21  ‐2.31  04010  MAPK signaling pathway 

































































































































532936  1.04  2.06  03022 
Basal transcription 
factors 
DPYSL2  dihydropyrimidinase‐like 2 [ Bos taurus ]  533746  1.12  2.18  04360  Axon guidance 

























COL18A1  collagen, type XVIII, alpha 1 [ Bos taurus ]  508076  1.83  3.56 
LOC51672
3 
tripartite motif‐containing 39‐like [ Bos taurus ]  516723  1.61  3.05 
   
PRUNE2  prune homolog 2 (Drosophila) [ Bos taurus ]  518308  1.43  2.69 


































DTNA  dystrobrevin, alpha [ Bos taurus ]  541153  1.32  2.49 
RYBP  RING1 and YY1 binding protein [ Bos taurus ]  616217  1.08  2.11 














































































































282513  1.48  2.79  00565, 01100 
Ether lipid metabolism, 
Metabolic pathways 






































CCT2  chaperonin containing TCP1, subunit 2 (beta) [ Bos taurus ]  505313  1.27  2.41 
























513789  1.28  2.42  04144, 04120 
Endocytosis, Ubiquitin 
mediated proteolysis 
RPL17  ribosomal protein L17 [ Bos taurus ]  514046  1.15  2.21  03010  Ribosome 
AFG3L2  AFG3 ATPase family gene 3‐like 2 (yeast) [ Bos taurus ]  515757  1.01  2.01 
ADPRHL1  ADP‐ribosylhydrolase like 1 [ Bos taurus ]  519627  2.38  5.22 
HIST1H2
BD 








RNF11  ring finger protein 11 [ Bos taurus ]  522791  1.82  3.52 




HMBOX1  homeobox containing 1 [ Bos taurus ]  539099  1.22  2.32 
TXNDC9  thioredoxin domain containing 9 [ Bos taurus ]  539143  1.84  3.59 
CHMP5  chromatin modifying protein 5 [ Bos taurus ]  539781  1.34  2.54  04144  Endocytosis 
ZNF148  zinc finger protein 148 [ Bos taurus ]  613265  1.66  3.17 
GTF2A2  general transcription factor IIA, 2, 12kDa [ Bos taurus ]  613479  1.06  2.08  03022 
Basal transcription 
factors 















ENY2  enhancer of yellow 2 homolog (Drosophila) [ Bos taurus ]  614069  1.38  2.61 
RPP30  ribonuclease P/MRP 30kDa subunit [ Bos taurus ]  615098  1.18  2.26 






























SEC62  SEC62 homolog (S. cerevisiae) [ Bos taurus ]  538938  1.39  2.62  03060  Protein export 
Immune System Process 
































BPHL  biphenyl hydrolase‐like (serine hydrolase) [ Bos taurus ]  505457  1.11  2.16 






MFF  mitochondrial fission factor [ Bos taurus ]  506291  1.12  2.17 
COL16A1  collagen, type XVI, alpha 1 [ Bos taurus ]  507010  1.24  2.36 
USP9X  ubiquitin specific peptidase 9, X‐linked [ Bos taurus ]  507307  1.09  2.13 
EMP2  epithelial membrane protein 2 [ Bos taurus ]  507667  1.19  2.28 









hypothetical LOC508963 [ Bos taurus ]  508963  ‐1.24  ‐2.36 
   
HAGH  hydroxyacylglutathione hydrolase [ Bos taurus ]  509274  1.20  2.30  00620  Pyruvate metaboilism 
WRB  tryptophan rich basic protein [ Bos taurus ]  509739  1.50  2.82 























tripartite motif‐containing 39‐like [ Bos taurus ]  516723  1.04  2.05 
   
WDR13  WD repeat domain 13 [ Bos taurus ]  523881  1.53  2.89 
DKC1  dyskeratosis congenita 1, dyskerin [ Bos taurus ]  525619  ‐1.13  ‐2.19 






GBP6  guanylate binding protein family, member 6 [ Bos taurus ]  533657  1.06  2.08 
SNX14  sorting nexin 14 [ Bos taurus ]  533801  1.78  3.43 
SLIT2  slit homolog 2 (Drosophila) [ Bos taurus ]  534164  ‐1.30  ‐2.46  04360  Axon guidance 
MRPS31  mitochondrial ribosomal protein S31 [ Bos taurus ]  534185  1.03  2.04 
NHLRC2  NHL repeat containing 2 [ Bos taurus ]  534327  ‐1.66  ‐3.17 
INSIG2  insulin induced gene 2 [ Bos taurus ]  534440  1.15  2.22 











535714  1.03  2.04  04210  Apoptosis 
MGC159
911 
UPF0636 protein C4orf41 homolog [ Bos taurus ]  537211  1.15  2.22 
   
DOCK11  dedicator of cytokinesis 11 [ Bos taurus ]  537297  1.20  2.30 
LOC5385
90 
collagen alpha‐1(II) chain‐like [ Bos taurus ]  538590  1.56  2.95 
   







ABRA  actin‐binding Rho activating protein [ Bos taurus ]  539379  1.02  2.03 
ANGEL2  angel homolog 2 (Drosophila) [ Bos taurus ]  540507  1.12  2.17 




CGGBP1  CGG triplet repeat binding protein 1 [ Bos taurus ]  613824  1.44  2.72 
LOC6154
12 




















chromosome 10 open reading frame 76‐like [ Bos taurus ]  616557  1.00  2.00 
   















YPEL3  yippee‐like 3 (Drosophila) [ Bos taurus ]  787498  1.10  2.14 
FARSB  henylalanyl‐tRNA synthetase, beta subunit [ Bos taurus ]  788792  1.12  2.18  00970 
Aminoacyl‐tRNA 
biosynthesis 
LIX1L  Lix1 homolog (mouse)‐like [ Bos taurus ]  788858  ‐1.42  ‐2.67 
WHSC2  Wolf‐Hirschhorn syndrome candidate 2 [ Bos taurus ]  789389  1.05  2.07 
LOC1001
90887 




















































7   ↑C11ORF83, PHLDA3  2  1   DNA Replication, Recombination, and Repair 
8   ↑METTL7A, MME  2  1   Cancer, Cell Death, Neurological Disease 
9   SLC4A1, ↑WRB  2  1  Cell Morphology, Cellular Compromise, Molecular Transport 





11   CIC, MIRN101B, RHOJ, ↑SEC62  2  1  Connective Tissue Disorders, Inflammatory Disease, Skeletal and Muscular Disorders 


























































































































































































Pages in Study: 135               Candidate for the Degree of Doctor of Philosophy 
Major Field: Animal Science 
 
The effect of breed and tissue type on fatty acid composition and gene 
expression was evaluated using 33 steer calves. Calves were completely randomized to a 
2 x 2 x 2 factorial treatment arrangement: sire breeds (Angus and Charolais), weaning 
dates (NW = normal weaned at approx. 210 days of age and LW = late weaned at 
approx. 300 days of age), and tissues (LM = longissimus muscle and ST = semitendinosus 
muscle). Weights were recorded at 28 d intervals to determine animal performance. 
Tissue biopsies were taken on d 127 and 128 of the finishing phase.  All calves were 
harvested on d 138 and carcass data were collected. Total lipids were extracted from 
biopsies for fatty acid profile analysis using gas chromatography. Total RNA was 
extracted and hybridized to a bovine whole‐genome 70‐mer oligo array containing 
24,000 long oligonucleotide probes used for gene expression analysis. Angus steers had 
greater weight gains (P=0.04), greater marbling scores (P = 0.002), more 12th‐rib fat (P = 
0.01), smaller REA (P = 0.01), and greater yield grades (P = 0.005) than Charolais steers. 
There were significant breed × time of weaning × tissue interactions for percent total 
SFA, UFA, MUFA, PUFA, n‐3, and n‐6.  The n‐3:n‐6 ratio and percent total CLA differed 
due to the main effects of time of weaning and tissue.  Several individual fatty acids had 
significant two‐way interactions and differences due to time of weaning and tissue. The 
LM had almost two times more (55 vs. 30) differentially expressed genes than the ST. 
The LM and ST shared the common function of cell cycle in their most significant 
network. Angus steers had almost 4 times fewer (35 vs. 136) differentially expressed 
genes than the Charolais steers, and had no common functions in their top network. The 
desire to understanding the genetic mechanisms underlying changes in fatty acid 
composition of beef  remains, and future research will need to be conducted before 
correlations between phenotype (fatty acid profile) and gene expression can be made. 
Beef is a highly nutritious and valued food, providing the essential fatty acids (n‐3 and n‐
6) and several healthy fats (MUFA, PUFA, and CLA) to the human diet.  These results 
provide insight into the challenge of developing and implementing a program to 
improve the healthfulness of beef utilizing existing variation to manipulate fat 
composition through management and selection. 
